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第 2 章では、ホウレンソウ(争inacia oleracea) の染色体を濃縮パターンにより識別・同定を行い、画像解析法を
用いて定量的な染色体地図を作成した。また458 および 58 rDNA を Fluorescence in situ hybridization (FI8H) 法
により染色体上に位置付けた。これによりホウレンソウにおいて初めて FI8H 法を用いて 2 種の rDNA の染色体上
の位置を明らかにした。
第 3 章では、高等植物のモデルとしてゲノムプロジェクトが進められているアラビドプシス (Arabidopsis thaliana) 
を材料に用いた。アラピドプシスの染色体は非常に小型であるが、前中期に現れる不均一な凝縮パターンにより特徴
付けを行い、定量的染色体地図を作成した。また458 および 58 rDNA の FI8H によるシグ.ナル位置を定量し、正確
な位置情報として染色体地図上へマッピングを行った。
第 4 章では、高等植物におけるゲノム解析の次のモデル候補であるマメ科のミヤコグサ (Lotus j伊onicus) を用い、
初めにゲノム情報の基本として 2 種のアクセション、ミヤコジマとギフのゲノムサイズの測定をフローサイトメトリ
により行った。次に前中期染色体の濃縮パターンにより定量的染色体地図を作成した。その結果ミヤコジマのいくつ
かの染色体末端に反復配列の集積と考えられる凝縮部位が認められ、アクセション間で核型が異なることが明らかに
なった。さらに rDNA の染色体地図への位置付けにより、ミヤコジマとギフの凝縮型による対応染色体の確認を行っ
fこ。
最後に、以上で得られた知見を総括し高等植物の染色体研究の将来の展望について記述した。
以上、 3 種の植物について、画像解析法に基づき、ゲノム情報を位置付けることが可能な定量的染色体地図を作成
した。この地図は実際の染色体構造を反映しているものであり、今後種々の遺伝子や DNA マーカーの染色体上への
物理的マッピングに利用することができる o
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論文審査の結果の要旨
本論文は、ゲノム解析研究の進捗状況の異なる 3 種の植物において、ゲノムサイズの決定と染色体の識別・同定を
行い、画像解析による定量的染色体地図を作成し、 FISH 法により遺伝子のマッピングを行ったものである。
以上のように、本論文により明らかにしたゲノムサイズおよび定量的染色体地図は、ゲノム解析ならびに分子細胞
学的研究を進める上で不可欠な情報であり、またゲノム解析の進行程度に関わらず利用できる染色体地図は、植物の
ゲノム情報を位置付ける基盤として大きく貢献するものであるo したがって本論文は博士論文として価値あるものと
認める。
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